
IDENTIFICATION 

Species: Helianthus annuus 

Locus: HanXRQChr12g0378641 

Gene Model: HanXRQChr12g0378641 

Description: HanEXPA-22 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Hannuus_r1_2  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05101  

EXTERNAL RESOURCES 

https://www.heliagene.org/  

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Hannuus_r1_2
https://www.genome.jp/entry/T05101
https://www.heliagene.org/


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>HanEXPA-22 

MKSIVIFIFSSLLLVSFPLIVNGGWLNAHATFYDDGTVGGACGYGNVYRQGYGTNNV

ALSSALFNDGLSCGACFQIVCVNDRQWCLPGSIVVTATNFCPPNPALPSEKGGWCNPP

LRHFDLSQPAFLRIAQYKAGIVPVAYRRVPCVRRGGIRFQMNGHPYFNLVLITNVGG

AGDVHAVAIKGSRTGWQQMKQNWGQNWQSDTYFIGQSLSFKVTTSDGRTVVSNNV

VPANWSFGQTFSGSQFR* 

CDS (coding sequence) 

>HanEXPA-22 

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGTTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTTA

ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCACATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAG

TGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAA

TGTAGCATTAAGTAGTGCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTC

AAATCGTGTGTGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACC

GCCACCAACTTCTGCCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGT

GCAACCCTCCTCTACGTCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCT

CAGTACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGGTACCCTGCGTGAGAA

GGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAATTTGGTGTTAAT

TACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCAGTGGCAATCAAAGGGTCAAG

AACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCCGACAC

TTATTTTATTGGGCAGTCTCTATCTTTTAAGGTCACCACAAGTGATGGTCGGACTG

TGGTTTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCAGCGGT

TCCCAATTTCGTTGA 

Nucleotide 

>HanEXPA-22 

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGTTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTTA

ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCACATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAG

TGGGTATGCAGTACTGATCATACATTATCTCAAATTTGTTGTGTTGTTTATTATTA

TTTTTTTAAAACGGTAACTCACACACTCTGTATGTATAACAGGTGGTGCTTGTGGG

TATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAATGTAGCATTAAGTAGTG

CTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTCAAATCGTGTGTGTTAAT



GATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACCGCCACCAACTTCTGCCC

ACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGTGCAACCCTCCTCTACGT

CATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCTCAGTACAAAGCTGGAAT

TGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGTATATAAATTATTAAATTTCATGAGATGCCTTCA

CACATCGTGGGTGTTTTGGTAAATTTACAAGCATTTGTCTTGAAAAGTTATTTTGA

TACTTTTGAAAGTATTAAATGTACTTTAGAAATTTTACAATTACTAAATGTATTTT

GGTAATCTACTTAAAATACCAACATATTTTTACAAAAGATTATCAGACAGAATGC

GTAGTGAACCGTCTCTAAATGAATCACGTACTTAGTGATCAGTCGTGAACCGTGA

CAAAAGTTTTTTTATATCTACTTATTTAATAAAGAAACGAATATGAACAAGATAT

TTGTCTACTTAATTAAATTAATAAAGAAACGAATATGAACAAGAAGTTTTTTTAT

ATATACTTAGAAACTTTTGTTTATGCATCACTTGTTTCTTAATCATGCGATGATAT

TGGTATTTAGATTTTCATTTATATATTGTAGTTTACTTTTCATTTCATTTACATGTG

TTATAACAAATATGATTGAACACAAACTAGAACAAACAAAGTTTGATTCTTTAAA

GCTTGTGTTTAATATTTAATTTTTTCGTTTAATTCATCTCAATAAAGTACCAAAAT

GACAAATTAAAAACAAATGACAGGTAAACATGAAACAAGTTGCACCGTAAAAAT

ATGCTCTCTTTTTGCATGCTCTCTTTTTCTCCAATTTGTTTACATGCCTAAACATTG

CAATTCTAATACCAAACTATTTTAGTAATATTTTTTGTTCTTGTTTTCTAGGGTACC

CTGCGTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAAT

TTGGTGTTAATTACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCAGTGGCAATCA

AAGGGTCAAGAACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGG

CAATCCGACACTTATTTTATTGGGCAGTCTCTATCTTTTAAGGTCACCACAAGTGA

TGGTCGGACTGTGGTTTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGA

CCTTCAGCGGTTCCCAATTTCGTTGA 




